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Fatores de transcrição (FT) são responsáveis pela seletividade da regulação dos genes e são geralmente expressos em tecidos,
estágios do desenvolvimento ou em resposta a estímulos específicos como, por exemplo, ataque por patógenos. Com o objetivo
de analisar diferenças no padrão de expressão dos fatores de transcrição da interação Theobroma cacao-Moniliophthora
perniciosa (Mp) foi desenvolvido um macroarranjo com seqüências de fatores de transcrição selecionadas de bibliotecas de
cDNA das interações resistente e susceptíveis. A expressão de diferentes genes conhecidos por pertencerem a famílias de
fatores de transcrição com importante papel na modulação dos mecanismos de defesa das plantas – como bZIP, WRKY e MYB –
foi analisada em diferentes fases da interação cacau-Mp. Plantas de cacau resistente (TSH1188) e susceptível (Catongo)
infectados com esporos de Mp, e plantas sem inoculação foram coletadas 24h, 48h e 72 horas e 15 dias e 30 dias após a
inoculação. O RNA total das plantas foi extraído e utilizado para a obtenção das sondas de cDNA através da transcrição in vitro.
As sondas foram marcadas com AlkPhos Direct Labelling kit. Para o arranjo, seqüências dos fatores de transcrição identificados
dentro das bibliotecas de cDNA foram transferidos para uma membrana de náilon, além de três seqüências de genes endógenos
(controles positivos) e uma seqüência de DNA de fago lambda (controle negativo). As membranas foram hibridizadas com as
sondas de acordo com o protocolo proposto pelo kit AlkPhos DirectTM Detection System. Para detecção foi utilizado CDP-
STARTM Detection Reagent e em seguida a membrana foi exposta a um filme de autoradiografia. A quantificação da intensidade
do sinal e a análise estatística foi realizada utilizando o programa BzScan. Diferenças de expressão de genes codificando fatores
de transcrição foram observadas entre genótipos de cacau resistente e susceptível, e entre plantas não infectadas e infectadas
ao longo da doença. Foi observada a expressão diferencial de genes codificando fatores bZIP e WRKY. Esses fatores foram
induzidos durante as primeiras 72h nas plantas resistentes, e reprimidos 15 dias após a inoculação nas plantas susceptíveis. Os
diferentes níveis de expressão dos fatores de transcrição observados no macroarranjo indicam como estes genes estão
envolvidos no processo de defesa da planta contra patógenos, sendo bons candidatos para subseqüentes análises funcionais.
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